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摘要 :【 目 的 】 在 全 基因 组 水 平 鉴定 亮 斑 遍 角 水 虹 Hemetia illucens 脂肪 酸 去 饱和 酶 (fatty acid 
deaturase, FAD) 基因 ,分 析 其 时 空 表达 格局 ,研究 代表 性 双 翅 目 昆 下 FAD 家 族 基因 的 系统 发 育 和 
进化 关系 。【 方 法 ] 以 FlyBase 数据 库 中 的 黑 腹 果 蝇 Drosophila melanogaster FAD 和 氨基酸 序 列 作为 种 
子 序列 ,通过 本 地 Blastp 的 方法 在 全 基因 组 范围 搜索 和 鉴定 亮 斑 扁 角 水 虹 和 其 他 代表 性 双 翅 目 昆 
X45 FAD 家 族 基因 ;采用 MEGA7.0 软件 通过 邻接 法 (neighbor-joining method , NJ) 推断 该 家 族 基因 
在 双 翅 目 昆虫 中 的 系统 发 育 关 系 , 并 构建 了 双 翅 目 代 表 性 昆虫 FAD 家 族 的 系统 发 育 进化 树 ;基于 
亮 斑 遍 角 水 虹 转 录 组 数据 分 析 亮 斑 扁 角 水 虹 FAD 基因 在 其 代表 性 组 织 和 生长 发 育 时 期 中 的 表达 
格局 并 且 利 用 RT-PCR 进一步 验证 。 【结果 】 本 研究 在 亮 斑 扁 角 水 迷 全 基因 组 中 共 鉴 定 到 13 个 
FAD 基因 ,并 预测 了 这 些 基 因 的 部 分 特征 。 系 统 发 育 分 析 结 果 表 明 ,编码 亮 斑 扁 角 水 虹 FAD 家 族 
的 基因 菜 些 成 员 发 生 了 基因 复制 事件 ,例如 HillFAD-10 和 HillFAD-12. 以 及 HillFAD-9 和 HillFAD-11 
基因 ;与 此 相反 的 是 , 亮 斑 扁 角 水 虹 某 些 FAD 基因 在 双 翅 目 昆 来 中 呈现 出 相似 的 进化 模式 ,例如 
HillFAD-5 和 HillFAD-6 基因 ,说 明 这 些 基因 在 双 起 目 昆虫 进化 中 相对 比较 保守 并 且 可 能 发 挥 重要 
作用 。 转 录 组 数据 分 析 及 RT-PCR A RET, AA fK FAD 家 族 基 因 在 其 变态 发 育 期 间 呈 现 
不 同 的 表达 模式 , 其中, HillFAD-2 和 HillFAD-6 在 胚胎 期 、 幼 虫 前 期 、 肾 期 和 成 虫 期 均 有 表达 ， 
HilFAD-3 主要 集中 于 胚胎 后 期 至 4 龄 幼虫 期 间 表 达 ; 与 此 相反 ,用 UK4D-4 在 整个 发 育 阶段 均 呈 现 
出 低 表 达 状 态 ,说 明 FAD 家 族 基因 可 能 在 亮 斑 扁 角 水 虹 变 态 发 育 过 程 中 发 挥 不 同 作 用 。 【结论 】 本 
研究 结果 不 仅 在 全 基因 组 范围 鉴定 了 亮 斑 扁 角 水 虹 脂 肪 酸 去 饱和 酶 基因 ,而 且 预 测 了 FAD 基因 家 
族 在 双 翅 目 中 的 进化 格局 ,有 助 于 更 好 地 了 解 了 AD 基因 在 物种 生态 适应 性 中 发 挥 的 作用 ;同时 ,我 
们 鉴定 的 FAD 基因 在 亮 斑 扁 角 水 虹 中 的 表达 格局 也 提示 了 AD 基因 在 亮 斑 扁 角 水 虹 脂 肪 代谢 过 
程 中 发 挥 重 要 作用 。 
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存在 于 细菌 ` 真 苗 、 植 物 和 动物 中 (Los and Murata, 
1998) ,其 通过 在 脂肪 酸 特定 位 置 引 入 双 键 催化 脂 
肪 酸 氧化 进而 导致 长 链 脂肪 酸 结 构 多 样 性 ,在 脂 类 
代谢 和 维持 生物 膜 特 定 


et al. 


Abstract: [ Aim] To identify fatty acid desaturase ( FAD) genes in the whole genome of Hermetia 
illucens, and to investigate their spatiotemporal expression patterns and evolutionary pattern in 
representative dipteran insects. [ Methods] The amino acid sequences of FAD genes of Drosophila 
melanogaster were downloaded from FlyBases and used as seed sequences to search for FAD genes in H. 
illucens and several other representative species of Diptera by the local Blastp program across the whole 
genome. The phylogenetic tree of the FAD genes across several dipteran species was constructed by a 
neighbor-joining method ( NJ) with MEGAT. 0. The expression patterns of FAD genes in representative 
tissues and developmental stages were determined based on the transcriptome data of H. illucens and were 
further verified using RT-PCR. [Results] In this study, a total of 13 FAD genes in the whole genome of 
H. illucens were identified and annotated with general characteristics. The phylogenetic analysis revealed 
that gene duplication occurs in partial H. illucens FAD genes, such as HillFAD-10 and HillFAD-12, and 
HillFAD-9 and HillFAD-11. In contrast, we also found that partial FAD genes, such as HillFAD-5 and 
HülFAD-6, present a consistent evolutionary pattern in dipteran species, suggesting that they are 
relatively conserved and may play general roles in dipteran species. Transcriptome data analyses and RT- 
PCR results revealed that most FAD genes showed different expression patterns during the growth and 
development of H. illucens, e. g., HillFAD-2 and HillFAD-6 were expressed in embryo, larval, pupal and 
adult stages, HillFAD-3 were mainly expressed during the late embryo and the 4th instar larval stage 
while HillFAD-4 showed low expression levels in the whole developmental satge, suggesting that the FAD 
genes may play distinctive roles in the metamorphosis development process of H. illuences. [ Conclusion] 
Our study not only identified the whole set of FAD genes in the whole genome of H. illucens, but also 
reconstructed their evolutionary pattern across dipteran species, enabling us to better understand the role 
of FAD in the ecological adaptation in Diptera. The expression patterns of FAD genes uncovered in this 


study also provide preliminary insights into the lipid metabolism in this important resource insect species. 





Key words: Hemetia illucens; fatty acid desaturase, Diptera; phylogenetic analysis; evolution; 
spatiotemporal expression 
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Ostrinia spp. 
结构 中 发 挥 重 要 作用 (Xue 
,2007) 。 同 时 FAD 在 脂 质 生物 合成 中 的 作用 


Planotortrix octo ( Hao et al., 
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2004 ) 烟草 天 蛾 

2007 ) , xk XIE 
2003 ) 以 及 绿 头 卷 
2002) 中 开展 。 在 结构 
和 生物 化 学 上 ,昆虫 FAD 与 真菌 和 动物 来 源 的 A9 


也 有 助 于 表皮 碳 氢 化 合 物 前 体 及 性 信息 素 的 多 样 性 
(Roelofs and Rooney, 2003) 。 

FAD 首次 是 在 大 鼠 Rattus norvegicus 中 鉴定 出 
来 的 ,其 由 358 个 氨基 酸 残 基 组 成 (Thiede et al., 
1986) 。 近 来 ,FAD 在 许多 物种 中 被 研究 。 seg 
椎 动物 的 酰基 辅酶 A 去 饱和 酶 基因 已 被 克隆 ,其 中 
包括 长 鳍 饺子 鱼 Siganus canaliculatus (Li et al., 
2010) 、 斑 马 鱼 Danio rerio ( Hastings et al., 2001) 和 
A Homo sapiens (Li et al., 1994) , 昆虫 中 的 FAD 
人 研究 也 在 黑 腹 果 晶 Drosophila melanogaster ( Wicker- 
1997; Dallerac et al., 2000; Chertemps 
2006) 、 赤 拟 谷 盗 Tribolium castaneum ( Home 
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酰基 辅酶 A 同 源 , 表 明 它 们 起 源 于 共同 的 祖先 
(Stukey et al.,1990; Shanklin and Cahoon, 1998) , 它 
们 也 是 一 类 存在 于 内 质 网 的 完整 蛋白 ,具有 非 血 红 
素 铁 原子 活性 (Strittmatter et al., 1974) ,并 且 它 们 
还 参与 组 成 由 A9 乙酰 辅酶 A 去 饱和 酶 .NADH- 细 
胞 色素 b5 还 原 酶 (一 种 黄 素 和 蛋白) 以 及 细胞 色素 b5 
(一 种 血红 蛋白 ) 构成 的 多 酶 复合 体 ( Holloway， 
1971; Strittmatter et al., 1974) , 

APER fzKi: Hemetia illucens JE X88 H (Diptera) 
JIKHÈPH( Stratiomyidae ) i f 7K Jg. Hermetia ,是 世界 
E38 BAIE EG Uh, REKA AJE g f 
和 成 虫 4 个 发 育 时 期 ,其 中 预 师 期 属于 幼虫 时 期 。 
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在 适宜 饲养 条 件 下 , 亮 斑 扁 角 水 赃 生活 周期 一 般 为 
40 d 左右 ,其 中 幼虫 期 历时 大 约 20 qd, 肾 期 大 约 历时 
10 d, 成 虫 大 约 历时 10 dn Esp, 2009)。 脂 肪 
和 和 蛋白 质 含 量 高 是 亮 斑 扇 角 水 巡 重要 的 特征 之 一 ， 
主要 表现 为 幼虫 含有 大 量 的 蛋白 质 和 多 不 饱和 脂肪 
酸 , 肾 期 含有 丰富 的 饱和 脂肪 酸 、 单 不 饱和 脂肪 酸 及 
多 不 饱和 脂肪 酸 。 因 此 ,通过 分 离 获得 的 脂肪 和 和 蛋 
白质 均 是 重要 的 工业 原料 ,同时 也 是 具有 较 高 经 济 
价值 的 动物 饲料 ( 武 宝生 等 , 2015 ) ,但 是 亮 斑 扁 角 
水 旺 脂肪 形成 与 储存 的 调控 机 制 尚 不 清楚 。 有 研究 
表明 ,在 黑 腹 果 蝇 上 肉 、 雄 性 性 信息 素 合成 过 程 中 ， 
FAD 基因 家 族 成 员 Desatl 参与 单 不 饱和 脂肪 酸 的 
形成 (Dallerac et al., 2000; Labeur et al., 2002) ; 5j 
Jh, RERE C69747 基因 参与 虫 体 变态 发 育 期 间 

旨 肪 酸 代谢 途径 ,其 编码 蛋白 属于 脂肪 酸 修饰 酶 
(Sieber and Spradling, 2015) 。 因 此 ,我 们 推测 FAD 
基因 家 族 也 有 可 能 参与 亮 班 扇 角 水 忙 变态 发 育 期 间 
脂肪 酸 代谢 途径 。 本 研究 以 黑 腹 果 晶 的 FAD 家 族 
基因 的 氨基 酸 序列 作为 种 子 序 列 鉴 定 出 亮 斑 扇 角 水 
居 基 因 组 编码 的 全 部 FAD 基因 ,并 分 析 了 该 家 族 基 
因 在 双 翅 目 昆虫 中 的 进化 格局 ;同时 ,通过 转录 组 数 
据 对 亮 斑 扁 角 水 迷 FAD 基因 进行 时 空 表达 分 析 , 并 
通过 RT-PCR 对 其 中 4 个 基因 进行 验证 分 析 。 本 研 
究 为 探究 FAD 在 亮 斑 扁 角 水 居 变 态 发 育 期 间 脂 肪 
酸 代谢 中 可 能 发 挥 的 作用 奠定 了 初步 的 理论 基础 ， 
将 有 助 于 进一步 开发 亮 斑 扇 角 水 巡 的 资源 价值 , 揭 
zs FAD 基因 家 族 在 该 物种 生态 适应 性 中 可 能 发 挥 
的 作用 。 









































































































































1 材料 与 方法 


1.1 供 试 材料 

亮 斑 扁 角 水 昱 幼虫 由 华中 农业 大 学 张 吉 沽 教授 
馈赠 ,饲养 条 件 为 温度 25 +2% ,相对 湿度 70% ~ 
80% 。 亮 斑 扇 角 水 忙 基因 组 参考 序列 由 我 研究 组 自 
行 拼接 (结果 未 发 表 ) 。 在 适宜 饲养 条 件 下 , 亮 斑 扁 
fü Kaki 15 8] 8] — REOS 40 d 左右 ,其 中 幼虫 期 历时 
K4 20 d, 肾 期 大 约 历时 10 d, REKA 10 d 
REESE, 2009) ,因此 本 研究 对 亮 斑 扁 角 水 虹 胚 
胎 幼虫 . 预 晴 、 贤 和 成 虫 5 个 发 育 时 期 取材 并 进行 
转录 组 数据 分 析 , 以 刚 产 出 的 卵 记 为 0 h, 刚 孵化 出 
的 幼虫 记 为 1 日 龄 ,取材 时 期 包括 取 12 h fa 72 h 
胚胎 \1 日 龄 幼虫 4 日 龄 幼虫 ,8 日 龄 幼虫 和 12 日 
龄 幼虫 , 预 师 前 期 、 预 师 后 期 A HU REL Jr 80] , ME 





































































































性 成 和 由 和 雄性 成 虫 共 12 个 时 期 ,每 个 时 期 共 2 个 
复 , 共 24 个 样品 ,此 转录 组 数据 由 华中 农业 大 学 郑 
龙 玉 副教授 馈赠 (结果 未 发 表 ) 。 
1.2 ”氨基酸 序列 和 基因 组 数据 来 源 

自 FlyBase (http: /flybase. org/) 数据 库 下 载 黑 
腹 果 晶 Drosophila melanogaster 全 基因 组 序列 (GCA_ 
002310755. 1) 和 氨基酸 序列 以 及 FAD 基因 家 族 序列 ; 
内 比 亚 按 蚊 Anopheles gambiae ( GCA _001542645. 1) , 
致 倦 库 蚊 Cluex quinquefasciattus ( Arensburger et al., 
2010) .埃及 伊 蚊 Aedes aegypti( GCA, 002204515.1) , 
Hj tE Glossina morsitans ( GCA, 001014515. 1) Z iE 
Mussca domestica ( GCA _ 002191195. 1) , JÆ 2 t 
Stomxys calcitrans ( GCA, 001015335. 1) I Zi 2 ws 
Lutzomyia longipalpis ( GCA, 000265325. 1) 全 基因 组 
序列 和 氨基 酸 序 列 均 来 自 于 VectorBase (https: // 
www. vectorbase. org/ ) ; E IK #4 «xx Midge polypedium 
vanderplanki ( Gusev et al., 2014) 全 基因 组 序列 和 和 氮 
基 酸 序列 来 自 于 MidgeBase (bertone. nises-f. affrc. 
go. jp/midgebase ) , 铜绿 量 Lucilia cuprina ( GCA _ 
000699065.2) 全 基因 组 序列 和 氨基 酸 序列 来 自 于 
GenBank databases (https: // www. ncbi. nlm. nih. 

















gov/ genbank/ ) o 
1.3 FAD 基因 家 族 的 鉴定 
以 FlyBase 数据 库 中 获得 的 黑 腹 果 晶 FAD 家族 
氨基 酸 序列 作为 种 子 序列 ,通过 本 地 Blastp X}, fi 
选 双向 Blast 互 为 最 佳 HIT 基因 为 假定 的 FAD 家 族 
AED], LATTE oU SS XE fa KEA E RR RE R 
晶 外 共 10 个 物种 的 FAD 基因 家 族 在 全 基因 组 范围 
内 进行 预测 ,并 筛 除 元 余 序 列 。 
1.4 亮 斑 扁 角 水 昨 与 其 他 双 翅 目 昆虫 FAD 家 族 基 
系统 发 育 树 的 构建 及 FAD 基因 数目 的 统计 
首先 利用 Clustal X2 软件 ,对 鉴定 获得 的 亮 斑 
a fA ERE A] EEE HE S BERE .埃及 伊 
Jot 3] v, zc db, EZ E E R E DC Vb] E RUIT I A 
DIE FAD 家 族 的 氨基 酸 序列 进行 多 重 比 对 。 为 提 
高 进化 树 的 准确 性 和 可 靠 性 ,限定 只 用 长 度 大 于 
200 个 氨基 酸 长 度 的 FAD 进行 系统 发 育 分 析 。 然 
后 ,采用 MEGA 7.0 ( Kumar et al., 2016) 软件 的 邻 
接 法 ( neighbor-joining method ) 绘制 系统 发 育 进 化 
树 , 自 举 值 检 验 1 000 次 。 对 黑 腹 果 蝇 及 通过 本 地 
Blastp 筛选 获得 的 以 上 10 AAGA H EL rf] FAD 基 
因 利 用 Microsoft Excel 2010 进行 统计 。 
1.5 39m füzküt FAD 家 族 基因 时 空 表达 谱 分 析 
1.5.1 Heat map( 热 度 图 ) 制作 :对 1.1 节 中 亮 斑 
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扁 角 水 迷 取材 并 测序 获得 的 转录 组 数据 进行 分 析 ， 
首先 利用 BWA (Burrows-Wheeler Alignment ) 软件 
( Langmead et al., 2009; Li and Durbin, 2009) x z& 
斑 扁 角 水 虹 转 录 组 数据 作 FAD 基因 家 族 表 达 水 平 
分 析 , 通 过 Reads 比 对 到 基因 的 覆盖 度 和 丰 度 来 佑 
算 基 因 表 达 量 ,并 以 RPKM (reads per kilobase per 
million mapped reads ) 对 不 同 基因 表达 量 进行 标准 
化 ,再 采用 Microsoft Excel 2010 对 FAD 基因 转录 组 
数据 进行 整理 ,利用 Heml (Heatmap Illustrator) 软件 
对 以 上 FAD 基因 转录 组 数据 进行 log, 人 处理, 并 对 处 
理 后 的 比值 进行 聚 类 分 析 。 

1.5.2. 样本 准备 :以 1.1 节 人 工 培养 基 饲 养 亮 斑 扁 
角 水 虹 幼 虫 为 材料 ,分 别 对 1-2 龄 .2-3 龄 .3-4 
ERI 4 -5 龄 变态 期 幼虫 取材 ;并 解剖 5 -6 龄 变态 
期 幼虫 . 预 晴 前 期 . 师 前 期 和 师 后 期 虫 体 分 别提 取 中 
肠 马 氏 管 . 脂 肪 体 和 脑 , 同 时 解剖 雌 、 雄 成 虫 取 其 生 
殖 腺 ,并 且 收 集 12 h 和 72 h 胚胎 样本 ,每 组 样品 中 
包括 3 个 生物 学 重复 ,每 个 生物 学 重复 来 自 4 头 不 
同 的 虫 体 ,每 个 生物 学 重复 设置 3 个 技术 重复 。 
1.5.3 RT-PCR fs : 4R JE Se DERI £8 K I 55 FC fU C 
3H H Eb Hz FAD 基因 系统 发 育 进化 树 以 及 亮 斑 扁 角 
Kui: FAD 基因 转录 组 数据 选 出 HillFAD-2 , HillFAD- 
3, HillFAD-6 和 HillFAD-7 4 个 基因 ,利用 Primer 5.0 
软件 设计 引物 进行 RT-PCR, 5|] d EE RHE 9J 
科技 有 限 公司 合成 ( 表 1) ,4 个 基因 扩 增 片段 长 度 
分 别 为 751, 639, 571 和 424 bpo Æ M Trizol 
( Invitrogen ) 提取 1.5.2 节 样 品 总 RNA,M-MLV 反 
转录 酶 合成 cDNA 第 1 链 , 以 actin 基因 作为 内 参 ， 
TR DEAE XXE RI fO KAE- HAE DGA H Eb rh FAD 基因 系 
统 发 育 进 化 树 以 及 亮 斑 扇 角 水 FAD 基因 转录 组 
Td ied HillFAD-2, HilFAD-3, HillFAD-6 和 
HillFAD-74 个 基因 ,反应 体系 :2 x PCR buffer for 


表 2 































































































KOD FX 12.5 uL, dNTPs (2 mmol/L) 5 uL, E FJ 
引物 (10 mmol/L) 4&1 pL, cDNA 模板 1 pL, KOD 
FX DNA 聚合 酶 1 pL, ddH,O 3.5 uL, PCR 反应 程 
序 : 95C 预 变性 2 min; 95% 变性 10 s, ( HillFAD-2, 
HillFAD-6 和 HillFAD-7 退火 温度 为 53%C , HillFAD-3 
退火 温度 为 55%C ) 退火 30 s, 62% 延伸 50 s, 35 个 
循环 ;62% 延伸 7 min, 
表 1 RT-PCR 所 用 引物 
Table 1 Primers used in RT-PCR 











引物 引物 序列 (5' -3") 

Primers Primer sequences 
HillFAD-2-F TTTCCTGGCGGCTTATTGTT 
HillFAD-2-R TTTCCTGGCGGCTTATTGTT 
HillFAD-3-F ACAAATGCTGCGACAAACAA 
HillFAD-3-R TCGGGATGAGAACGGTGAAA 
HillFAD-6-F TGATGGAGGACTCGTCAAGG 
HillFAD-6-R GCCCCAGTAGTAAACAGGAAC 
HillFAD-7-F CTGACTGAAACAACAACACTACGGAA 
HillFAD-7-R GCTTCGCATTGTGAGGGTCT 

Actin-F AGGAGACGAAGCACAAAGCA 

Actin-R AGTCCAAAGCGACGTAGCAG 

2 结果 
2.1 ZiBUmfüzk*üt FAD 基因 家 族 与 其 他 双 翅 目 昆 


虫 FAD 基因 家 族 的 进化 关系 分 析 

通过 与 黑 腹 果 蝇 FAD 家 族 基 因 氨 基 酸 序列 进 
TRE EST , 341] fec 2 E SE PE i f KE PI EC f 
Jc cfe ete .埃及 伊 蚊 、 刺 舌 蝇 、 铜 绿 晶 、 嗜 眠 播 蚊 、 
Z8 ARAKAS Wer IAE sg 13, 13, 12, 
13, 8,8, 15, 12, 15 和 27 个 假定 的 FAD 家 族 基因 
( 表 2) , CP AE DER AKE 13 个 假定 的 FAD 家 族 
基因 如 表 3 所 示 。 









































亮 斑 扁 角 水 虹 与 其 他 双 翅 目 昆 虫 FAD 基因 数目 的 统计 


Table 2 Statistics of FAD gene numbers in Hemetia illucens and other dipteran species 























物种 Species Desatl Desat2 DesatF CG8630 CG9743 CG9747 CG15531 CG17928  Cyt-b5-y Ife 
R X gri Aedes aegypti 3 0 0 0 1 2 1 0 2 4 
致 倦 库 蚊 Cluex quinquefasciattus 3 0 0 1 1 2 1 1 1 2 
K EE EFi Anopheles gambiae 3 1 0 0 1 3 1 0 2 2 
ISTE SO Midge polypedium vanderplanki 4 3 0 0 1 4 1 0 1 1 
TUE WM Lutzomyia longipalpis 10 0 0 6 3 1 1 0 5 1 
zE REM fA Kit Hermetia illucens 2 0 0 1 1 1 1 0 5 2 
PR SS Drosophila melanogaster 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
3l] E Wi Glossina morsitans 2 0 0 1 1 1 0 0 2 1 
铜绿 蝇 Lucilia cuprina 2 0 0 0 1 1 0 1 2 1 
家 晶 Mussca domestica 3 1 0 1 1 1 1 1 2 1 
JEŽ Stomxys calcitrans 8 0 0 1 1 1 1 1 1 1 

































































8 期 刘 贵 分 等 : 亮 班 扁 角 水 虹 脂 肪 酸 去 饱和 酶 基因 的 鉴定 及 其 在 双 翅 目 中 的 进化 格局 909 
RI 黑 腹 果 蝇 和 亮 斑 扁 角 水 虹 的 FAD 基因 
Table 3 FAD genes in Drosophila melanogaster and Hermetia illucens 
物种 Species 基因 Gene Gene ID 染色 体 Chromosome 定位 Location 长 度 Length (bp) 

Desatl CG5887 FBgn0086687 3R[ +] 12 439 600 -12 447 616 383 
Desat2 CG5925 FBgn0043043 3R[ +] 12 436 248 - 12 437 857 361 
DesatF CG1923 FBgn0029172 3L[ +] 11 023 535 - 11 024 846 355 
CG8630 FBgn0038130 3R[ +] 13 279 721 -13 284 527 408 
黑 腹 果 晶 CG9743 FBgn0039756 3R[ -] 30 196 360 —30 202 998 420 
D. melanogaster CC9747 FBgn0039754 3R[ - ] 30 185 423 -30 191 252 461 
CG15531 FBgn0039755 3R[ - ] 30 194 790 -30 196 228 334 
CG17928 FBgn0032603 2L[ +] 167 915 68 — 16 793 444 441 
Cyt-b5y CG13279 FBgn0000406 2L[ -] 16 788 774 —16 790 721 436 

Ifc CG9078 FBgn0001941 2L[ +] 5 986 348 —5 988 854 321/102 
HillFAD-6 HiOGS11140 HiSCF2837[ - ] 640 088 —646 938 361 
HillFAD-3 Hi0GS05231 HiSCF554[ - ] 3 169 982 —3 180 093 496 
HillFAD-1 Hi0OGS01093 HiSCF870[ +] 251 597 -280 616 407 
HillFAD-7 Hi0GS16532 HiSCF5376[ + ] 467 543 - 475 511 362 
HillFAD-5 HiOGS06447 HiSCF2631[ +] 243 736 -277 691 402 
HillFAD-A Hi0GS06446 HiSCF2631[ +] 209 392 -210 252 235 

ZG BE fa zK hr i f : MEDI 

r HillFAD-12 HiOGS16739 HiSCF3271| - | 420 190 -441 261 431 
Hi VR HillFAD-9 HiOGS16734 HiSCF3271[ - ] 641 719 —652 429 431 
HillFAD-11 Hi0OGS16738 HiSCF3271[ - ] 452 372 — 462 360 431 
HillFAD-10 HiOGS16735 HiSCF3271[ - ] 609 934 —632 195 431 
HillFAD-8 Hi0GS16733 HiSCF3271[ - ] 666 552 -676 963 447 
HillFAD-13 HiOGS19599 HiSCF2668[ - 89 475 -90 440 321 
HillFAD-2 Hi0GS03852 HiSCF1001[ + ] 283 697 — 284 662 321 











如 图 1 Brzm,s6 E fA KIE A i HillFAD-6 
与 黑 腹 果 蝇 DmelDesatl CG5887 具有 和 较 近 亲缘 关 
系 ,并 且 与 其 他 9 个 双 怒 目 昆 虫 ( 黑 腹 果 蝇 、 风 比 亚 
da Sc P Pe oC .埃及 伊 蚊 、 刺 舌 蝇 za pedo Lp] 
绿 蝇 和 长 须 罗 蛤 ) 的 FAD 蛋白 质 聚 在 一 起 ,形成 直 
系 同 源 复 ,表明 编码 这 些 和 蛋白 质 的 基因 在 昆虫 进化 
过 程 中 相对 保守 ,很 少 发 生 扩 增 ; 并 且 研 究 表明 ,在 
KAR e ME HE PE PE fei ER p SEE H, Desatl 
CG5887 参与 单 不 饱和 脂肪 酸 的 形成 (Dallerac et 
al., 2000; Labeur et al., 2002) , i HH zz BE Jm £8 ZK HÈ 
HillFAD-6 基因 与 上 述 9 个 物种 的 FAD 家 族 基因 也 
可 能 参与 了 性 信息 素 脂肪 酸 的 合成 。 黑 腹 果 蝇 中 ， 
CG9747 基因 参与 虫 体 变态 发 育 期 间 脂肪 酸 代 谢 途 
径 ,属于 脂肪 酸 修饰 酶 (Sieber and Spradling, 
2015) ,如 图 1 所 示 , 亮 斑 扁 角 水 Hill FAD-5 蛋白 
HRS CG9747 具有 较 近 的 亲缘 关系 ,因此 ,我 
们 推测 HillFAD-5 3Ep 45. VEZ 55 76 PERI fe zK hi: 28 s 
AE BIB EE RT. GP. SEP fA KEKR 
部 分 FAD 家 族 蛋 白质 与 黑 腹 果 晶 以 及 长 须 罗 蛤 亮 
FAD 家 族 蛋 白质 聚 在 一 起 , 且 分 支 较 短 ,说 明 三 者 
属于 近 绿 物种 。 除 此 之 外 , 亮 斑 遍 角 水 贮 的 5 个 




































































FAD 蛋白 ( HillFAD-8, HillFAD-9, HillFAD-10, 
HillFAD-11 和 HilFAD-12) 聚 在 一 起 形成 旁 系 同 源 
$E. 其 中 HillFAD-10 和 HillFAD-12, HillFAD-9 和 
HillFAD-11 的 氨基 酸 序列 一 致 性 高 于 90% ,由 此 推 
测 它们 也 许 是 物种 进化 过 程 中 由 同一 个 基因 复制 而 
产生 的 同 源 序列 ,这 一 基因 复制 事件 可 能 与 其 相应 
功能 有 利于 亮 斑 扁 角 水 昱 更 好 的 应 对 外 界 环境 变化 
有 关 。 
2.2 








ABa Akit FAD 家 族 基因 表达 谱 分 析 

通过 转录 组 数据 分 析 641 DES PERI FA ZR E 
胎 幼虫. 预 肾 、 师 和 成 虫 5 个 发 育 时 期 13 个 FAD 
基因 进行 聚 类 分 析 ( 图 2)。HillF4D-3 与 HillFAD-7 
具有 相似 的 表达 模式 ,其 主要 在 胚胎 后 期 和 幼虫 前 
期 表达 ;HillF4D-1 与 HillFAD-5 主要 在 胚胎 后 期 和 
成 虫 期 表达 ;HilF4D-8 除了 在 胚胎 前 期 表达 量 低 以 
外 在 整个 变态 发 育 过 程 中 均 有 显著 性 表达 ; 
HillFAD-12 和 HillFAD-10 在 预 晴 期 表达 量 比 较 高 ; 
HillFAD-9 和 HillFAD-11 在 幼虫 后 期 和 预 是 期 表现 
出 高 表达 ;HilF4D-13 和 HillFAD-2. 表达 格局 极为 相 
似 , 主 要 在 豚 胎 前 期 、 幼 虫 前 期 和 晴 期 表达 ; 而 
HillFAD-A 在 整个 发 育 阶段 均 呈 现 出 低 表达 状态 , 与 
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Fig. 1 


Phylogenetic tree based on amino acid sequences of the fatty acid desaturases among Hemetia illucens 


and other dipteran species ( neighbor-joining method, 1 000 replicates ) 
蛋白 来 源 物 种 及 GenBank 登录 号 或 文献 出 处 Origin species of proteins and their GenBank accession numbers or reference sources; Dmel; HJAR HE 
Drosophila melanogaster ( GCA_002310755.1); Hill; 亮 斑 扁 角 水 Hemetia illucens; Aaeg: 埃及 伊 蚊 Aedes aegypti ( GCA_002204515. 1 ) ; Agam: 
K EE Tz doc Anopheles gambiae ( GCA. 001542645. 1) ; Cqui: 致 倦 库 蚊 Cluex quinquefasciattus ( Arensburger et al., 2010) ; Gmor: 刺 舌 晶 Glossina 
morsitans ( GCÀ, 001014515. 1) ; Leup: 铜绿 晶 Lucilia cuprina (GCA_000699065.2); Llon; KIS $$ Lutzomyia longipalpis ( GCA, 000265325.1) ; 
Mdom: 家 蝇 Mussca domestica ( GCA, 002191195. 1) ; Pvan: 嗜 眠 摇 蚊 Midge polypedium vanderplanki ( Gusev et al., 2014) ; Scal; EZ Ma Stomxys 








calcitrans ( GCA, 001015335. 1). 


此 相反 , HillFAD-6 则 在 整个 变态 发 育 过 程 中 表现 出 
持续 高 表达 。FAD ZÝ A D TE Z6 BER f8 kK aE rp gr 
呈现 的 表达 格局 说 明 其 可 能 参与 虫 体 变态 发 育 期 间 
脂肪 酸 代 谢 途 径 。 

为 进一步 证 明 FAD 3E Dd ZO (e SE PER fü zK di 
变态 发 育 过 程 中 的 生物 学 意义 ,我 们 根据 亮 斑 扁 角 
IKIE- AIA H Ebr, FAD 基因 系统 发 育 进化 树 
(E1) DL SE BER Akit FAD 基因 表达 格局 (图 
2) ,筛选 出 4 个 基因 进行 RT-PCR ,检测 亮 斑 扁 角 水 
i^ EK ACEEBRIRIEAS [8] 28 ZR rf 4 个 FAD 基因 的 表达 





情况 (图 3), HilFAD-2, HillFAD-3, HillFAD-6 和 
HillFAD-1 4 个 基因 在 幼虫 至 成 虫 的 11 个 连续 发 育 
时 间 点 的 不 同 组 织 中 显示 出 不 同 的 表达 格局 。 
HillFAD-2. 在 胚胎 期 .幼虫 前 期 和 贤 期 均 有 表达 ,并 
且 在 晴 前 期 马 氏 管 . 中 肠 、 脂 肪 体 和 脑 中 均 检 测 到 该 
基因 表达 , 肾 后 期 主要 在 马 氏 管 以 及 峻 、 雄 成 虫 生殖 
腺 中 表达 而 中 肠 、 脂肪 体 和 脑 中 并 未 检测 到 明显 表 
35 ;HillFAD-6 在 胚胎 期 幼虫 前 期 \ 肾 斯 和 成 虫 期 均 
有 表达 ,并且 在 预 晴 前 期 仅 在 中 肠 中 检测 到 表达 而 
在 马 氏 管 . 脂 肪 体 、 脑 中 均 未 检测 到 明显 表达 , AT 
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Fig. 2 Expression profiles of fatty acid desaturase genes of Hermetia illucens 





横 坐 标 代表 亮 斑 扁 
12 h 胚胎 12 h-old embryo; E72:72 h 胚胎 72 h-o 














KEERA BAIN], The horizontal coordinate represents the different periods during metamorphosis of H. illucens. E12; 
d embryo; L1; 1 日 龄 幼虫 1 d-old larva; LA: 4 日 龄 幼虫 4 d-old larva; L8; 8 日 龄 幼虫 8 d-old 








larva; L12: 12 日 龄 幼虫 12 d-old larva; PPE; 预 晴 前 期 Early prepupa; PPL: 预 晴 后 期 Late prepupa; PE: 师 前 期 Early pupa; PL: 晴 后 期 Late 











pupa; AF; MEERE Adult female; AM; HEERE Adult male. 
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图 3 亮 斑 扁 角 水 忙 HilFAD-2, HillFAD-3, HillFAD-6, HillFAD-1 4 个 基因 时 空 表达 模式 分 析 
Fig. 3 Spatial and temporal expression patterns of HillFAD-2, HillFAD-3, HillFAD-6 and HillFAD-7 in Hermetia illucens 
MT; 马 氏 管 Malpighian tubules; MD; 中 肠 Midgut; FB: 脂肪 体 Fat body; B: 脑 Brain; E12h: 12 h 胚胎 12 h-old embryo; E72h: 72 h 胚胎 72 h-old 
embryo; 1L.-2L; 1 -2 848 1st -2nd instar larva; 2L -3L: 2 -3 龄 幼虫 2nd — 3rd instar larva; 3L - 4L; 3 -4 龄 幼虫 3rd -4th instar larva; 





5L-6L: 5-6 龄 幼虫 Sth ^ 6th instar larva; PPE: 预 肾 前 期 Early prepupa; PE: 晴 前 期 Early pupa; PL: 师 后 期 Late pupa; FA-OV  JifE JA; a Bp 5& 





Ovary of female adult; MA-TE : 雄 成 虫 精 梨 Testis of male adult. 





期 该 基因 在 以 上 4 个 组 织 中 均 表 达 , MAHER 
在 脑 中 表达 , 除 此 之 外 ,本 研究 在 肉 、 雄 成 虫 生殖 腺 
中 均 检 测 到 该 基因 表达 ;基于 转录 组 数据 (图 2) ,以 
上 两 个 基因 的 表达 格局 与 本 研究 结果 基本 一 致 , 表 














约 持续 到 4 龄 幼虫 时 期 JE EL PUN BU LAURI Jo 
期 脂肪 体 中 也 检测 到 该 基因 的 表达 ;而 FA4D-7 
TEE DERI £8 2 bl ET E EET TT UE e US THEE] 


OX IRA 
To DA ESCRIEMZIPULBTETE XE fa K KLAR ET 





明 这 2 个 基因 可 能 参与 成 虫 性 信息 素 的 生物 合成 过 
程 ;此 外 ,HilF4D-3 主要 从 胚胎 后 期 开始 表达 且 大 











期 间 ,FAD 家 族 基 因 极 有 可 能 在 脂肪 酸 代 谢 中 发 挥 
重要 作用 。 
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3 讨论 





脂肪 酸 去 饱和 酶 (FAD) 广 泛 存 在 于 细菌 、 真 
VS .植物 和 动物 中 ,其 通过 在 脂肪 酸 特定 位 置 引 入 双 
键 来 催化 脂肪 酸 氧化 进而 导致 长 链 脂肪 酸 结构 的 多 
样 性 ,因此 对 于 脂 类 代谢 和 维持 生物 膜 适 当 结 构 发 
挥 重 要 作用 (Xue et al.，2007)。 同 时 也 有 人 研究 表 
明 ,FAD 在 脂 质 生物 合成 中 的 作用 也 有 助 于 表皮 碳 
氧化 合 物 前 体 及 性 信息 素 的 多 样 性 (Roelofs and 
Rooney, 2003) ) ,如 在 黑 腹 果 晶 中 Desatl, Desat2 和 
DesatF 3 个 基因 均 参 与 表皮 碳 氢 化合物 以 及 性 信息 
素 的 合成 ,并 且 表皮 碳 氨 化合 物 所 展示 的 丰富 的 化 
学 物质 库 在 物种 形成 和 性 别 识别 .繁殖 能 力 和 化 学 
拟态 中 均 起 到 重要 作用 (Howard and Blomquist, 
2005 ) 。 本 研究 以 黑 腹 果 晶 FAD 基因 氨基 酸 序列 作 
为 种 子 序 列 , 鉴 定 了 10 余 个 双 计 日 物种 的 全 部 FAD 
基因 , Az BUXE DERI £8 ZK ht rp 53 P eL ER e UTR ORB 
FAD 表现 出 不 同 程度 的 获得 和 丢失 (图 1, 表 2) ,这 
些 蛋 白 的 获得 和 丢失 也 许 是 多 重 选 择 压 的 结果 ,加 
快 了 该 物种 的 进化 速度 ,同时 也 说 明 FAD 家 族 基 因 
在 亮 斑 扁 角 水 旺 性 信息 素 合 成 过 程 中 仍然 发 挥 主要 
EH. hT RE fakit HilFAD-5 和 HillFAD-6 
氨基 酸 序列 分 别 与 黑 腹 果 晶 DmelCG9747 和 
DmelDesatl 具有 较 近 的 亲缘 关系 ,上 且 后 二 者 均 参 与 
黑 腹 果 晶 脂肪 酸 代 谢 过 程 ( Dalerac et al., 2000; 
Labeur et al., 2002; Sieber and Spradling, 2015) ， 
此 FAD ZENI ZOA BUR "T GE S 5 56 PER fO KORR UT 
RIRH. IES, LEER fazKh 346 FAD 蛋白质 
( HillFAD-8 , HillFAD-9, HillFAD-10, HillFAD-11 和 
HillFAD-12) JE ju T —4 32 Z I] UA , JE Fl. HillFAD- 
10 和 HillFAD-12 及 HillFAD-9 和 HillFAD-11 两 组 
蛋白 间 进 化 关系 极其 相近 ,这 可 能 是 基因 扩张 的 结 
果 , 我 们 推测 它们 可 能 是 物种 进化 过 程 中 由 同一 个 
基因 在 相 邻 座位 复制 而 产生 的 ,而 这 一 基因 扩张 事 
件 可 能 有 利于 亮 斑 遍 角 水 昱 更 好 地 适应 极端 多 变 的 
环境 。 

为 更 好 地 了 解 FAD KAE TE sE REJ fA K 
生长 发 育 期 间 所 发 挥 的 作用 ,我 们 对 亮 斑 肩 角 水 血 
不 同 发 育 时 期 虫 体 和 不 同 组 织 进行 取材 ,并 通过 转 
录 组 数据 分 析 和 RT-PCR 对 FAD 家 族 基 因 做 进 一 
步 分 析 ( 图 2 和 3),FAD 家 族 基 因 在 亮 斑 扇 角 水 虹 
生长 发 育 的 各 个 时 期 呈现 出 不 同 的 表达 谱 , 其 中 
HillFAD-3 基因 在 RT-PCR 结果 中 呈现 出 其 主要 集 
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中 于 幼虫 期 表达 (图 3) , x tl EAE HL T 56 PU fA K 
AI HS AE S Ax EP BH IRIS SEC ti HU ER E VJ Joc, 因此 
HillFAD-3 基因 可 能 在 参与 脂肪 酸 的 分 解 代 谢 , 从 而 
Ayo BR faz Kc B ^E KEA de BERI EA E S, 3x Ud, 
nf EESE PER fA 7 o1] rbv Hl A AED hk EG A 
理论 证 明 (St-Hilaire et al., 2007) ; HillFAD-9 和 
HillFAD-M 在 幼虫 后 期 和 预 晴 期 表现 出 高 表达 ， 
HillFAD-12 和 HillFAD-10 在 预 肾 期 表达 量 比 较 高 ， 
并 且 研 究 表明 , rH T 2 PUR f£ z Koh T9056 9] He US 68 e 
比较 高 ,因此 其 具有 较 高 的 饲料 研究 价值 (St-Hilaire 
et al., 2007) 。 同 时 ,在 家 和 在 中 的 研究 表明 , dm H. 
有 很 高 的 营养 价值 ,脂肪 占 干 晴 总 重量 约 30% ,其 
中 不 饱和 脂肪 酸 含量 最 为 丰富 , 达 总 脂肪 含量 的 
66.896 ( Wei et al., 2009) 。 因 此 我 们 推测 HilFAD- 
9. HillFAD-10, HillFAD-11 和 HillFAD-12 4 个 基因 
nf AES- 56 PER P ZG: A A TRUREUTE OS RE er i 
程 ,并 为 师 和 胚胎 发 育 提供 丰富 的 营养 物质 。 如 图 
2 所 示 , HIlFAD-6 在 整个 变态 发 育 过 程 中 呈现 出 持 
续 高 表达 ,RT-PCR 结果 也 表明 ,该 基因 在 虫 体 变态 
发 育 期 间 的 大 部 分 时 期 均 有 表达 ,并 且 该 基因 在 预 
晴 前 期 中 肠 以 及 师 前 期 马 氏 管 . 中 肠 .脂肪 体 和 脑 中 
均 检 测 到 明显 表达 , 晴 后 期 主要 在 脑 中 表达 , 除 此 之 
外 本 研究 在 雌雄 成 虫 生殖 腺 中 也 检测 到 该 基因 表 
达 ( 图 3) ,以 上 结果 说 明 该 基因 可 能 在 亮 斑 扁 角 水 
居 变 态 发 育 期 间 发 挥 重要 作用 ,但 该 基因 的 具体 功 
能 并 不 明确 。 但 是 ,通过 代表 性 双 翅 目 昆 虫 FAD 系 
统 发 育 进 化 树 (图 1) 以 及 亮 斑 扁 角 水 FAD 基因 
鉴定 结果 ( 表 2) ,我 们 发 现 , HillFAD-6 基因 是 唯一 
与 DmelDesatl 具有 较 近 进化 关系 的 基因 ,因此 我 们 
推断 该 基因 极 有 可 能 参与 性 信息 素 的 生物 合成 途 
径 。 亮 斑 扁 角 水 习作 为 世界 上 重要 的 资源 昆虫 , 蛋 
白 和 脂肪 含量 高 是 其 重要 的 特征 之 一 ,但 亮 斑 扁 角 
水 凡 脂 肪 形成 的 调控 机 制 沿 不 清楚 ,因此 本 研究 为 
相关 研究 奠定 了 初步 的 理论 基础 ,将 有 助 于 进一步 
FESE DE m FA ZR RS EUSEB o 
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